
























































































are collected  from different biofluids, mostly  from blood  (serum and plasma) but also 























































































































































resistance mutation  together with a sensitizing EGFR mutation may benefit  from  first‐
generation TKIs re‐treatment [42,43]. 
Apart from the most scrutinized mutations in EGFR, some researchers are focused 
on  the development of ddPCR assays  for  less  common mutations,  such as G719S and 
L851Q, in advanced NSCLC patients [44]. 
The detection of EGFR mutations has been explored in other liquid biopsies as the 
bronchial washing  fluid  (BWF)  [45,46],  the  fine‐needle aspiration  (FNA)  supernatants, 
sputum, and urine [47–49]. Lastly, for lung cancer patients that develop metastases to the 







































Patients presenting ALK‐EML4 rearrangements appear  to be sensitive  to  the ALK‐





such  as  L1196M,  G1269A,  C1156Y,  1151Tins,  L1152R,  S1206Y,  I1171T,  D1203N,  and 









































nosed neoplasm  in women  [1]. Routinely  for clinical practice, BC  is classified  into  five 
subtypes based on histological and molecular characteristics  [72]. Tumors expressing es‐
trogen receptor (ER) and/or progesterone receptor (PR) are considered hormone receptor 







































be used  to predict BC  treatment.  In  fact, a  relationship has been shown between  these 
mutations and a good response to anti‐PI3K and anti‐CDK4/6 targeted therapies together 
with fulvestrant in HR‐positive HER2‐negative advanced BC [81,82]. 
ddPCR  was  used  to  analyze  PIK3CA  ctDNA  mutations  in  the  PALOMA‐3 


























positive primary BC  treated with different  endocrine  therapies  [91]. ddPCR data pre‐
sented the ctDNA ESR1 mutation fluctuation as a consequence of treatment and showed 
that  increasing amounts of ESR1 mutation post‐therapy resulted  in a poor response  to 
treatment [91].  
Various multiplexed assays have been developed to easily and simultaneously mon‐












































































cfDNA  from patients with early‐stage and advanced BC were used  to detect,  through 













crucial genes  involved  in  the  regulatory pathways. These genes,  such  as APC, KRAS, 
BRAF, PIK3CA, and SMAD4, are highly implicated in cellular replication, proliferation, 






























































KRAS‐positive  mCRC  cohort  from  the  prospective  multicenter  AIO  KRK0207  trial 
(NCT00973609),  ctDNA  KRAS mutations were  quantified  via  ddPCR  before  and  2–3 





























The DNA mismatch  repair deficiency  (dMMR) causes  the accumulation of a high 
number of DNA replication errors  in DNA microsatellites. This phenome  is  termed as 
microsatellite instability (MSI) [119,134]. The frequency of dMMR/MSI‐High (MSI‐H) in 





markers  BAT‐26,  activin  A  receptor  type  2A  (ACVR2A),  and  defensin  beta  105A/B 













of  diagnosis  [136]. Despite  different  genetic mutations  identified  in  KRAS,  CDKN2A, 
SMAD4, and TP53 genes, nearly all of them have failed to facilitate a treatment approach 


































cfDNA  isolated  from PC patients  [129]. The sensitivity and specificity were 75.4% and 








KRAS genes  in a cohort of metastatic PDAC patients  (NCT02017015). As expected,  the 
KRAS mutation rate was 72.3%, whereas BRCA2, EGFR, and ERBB2 were 11.7%, 13.3%, 
and 6.4%, respectively [142]. Other analyses associated the ERBB2 I655V mutation with 
worse OS  among metastatic  PC  patients.  Further  analyses  are  required  to  determine 
whether  those  patients  would  benefit  from  targeted  therapy  using,  for  example, 


























NCT04720339  cfDNA quantification  Recruiting  250 
NCT02418234  EGFR T790M monitoring  Completed  314 
























NCT01930474  EGFR and ALK  Unknown  200 
Advanced 
NSCLC 
NCT03309462  EGFR in tissue and plasma  Completed  50 
NCT02282267  EGFR in plasma cfDNA  Unknown  188 















NCT04720729  Chemotherapy monitoring ctDNA HER2  Recruiting  214 
NCT04480814  PIK3CA in ER+/HER2  Recruiting  120 
NCT03947736  ctDNA HER2 amplification  Recruiting  200 
NCT03829306  Mechanism of Kadcyla resistance  Recruiting  50 
NCT03357120  ctDNA after neoadjuvant chemotherapy  Recruiting  180 
NCT02473120  ESR1 mutations  Completed  104 
mCRC 
NCT02994888  ctDNA for cetuximab monitoring  Completed  47 
NCT03832621  MGMT methylation  Active  135 
NCT04554836  RAS mutation monitoring  Recruiting  144 
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